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Mycoplasma gallisepticum (MG) принадлежит к классу Молликут и является патогеном, вызываю-
щим респираторные заболевания у птиц. Для нее характерны отсутствие клеточной стенки и очень ма-
ленький размер генома (559 protein-encoding genes), а размеры нуклеоида микоплазм сравнимы с раз-
мером самой клетки. Как следствие редукции генома, разнообразие ДНК-связывающих белков и транс-
крипционных факторов у MG сильно ограничено. Изучение динамики изменения протеомного профиля 
нуклеоида в различных клеточных состояниях поможет понять механизмы функционирования, регуля-
ции хромосомной организации и адаптации этого патогена в условиях стресса. Нами впервые выделен 
нуклеоид из клеток MG в логарифмической фазе роста двумя различными методами. Один из них вклю-
чает в себя мягкий лизис клеток с помощью детергента NP-40, стабилизацию нуклеоида с помощью спе-
римидина и фракционирование лизата с помощью центрифугирования в 10-60% сахарозном градиенте. 
Анализ количественного распределения ДНК и белка в сахарозной подушке показал, что нуклеоид нахо-
дится в районе 30% сахарозы. Второй метод включал в себя обработку нативных клеток MG формальде-
гидом с последующим их лизисом и обработкой экстрагирующим буфером, содержащим NaDs и моче-
вину для удаления неспецифически связанных белков. Проведен анализ количества ДНК и паттерна 
ДНК-связывающих белков при разных концентрациях сшивающего агента (от 0,25% до 4%) и определена 
его оптимальная концентрация – 1% формальдегида. Методом дифференциального 2Д электрофореза 
показано обогащение ДНК-связывающих белков относительно общего протеома клеток MG. Отработка 
методов выделения нуклеоида необходима нам для изучения структурной организации хромосомы и 
динамики ДНК-связывающих белков в различных клеточных состояниях MG. Данная работа выполнена 
при поддержке гранта РНФ 14-24-00159. 
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